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の entry1と database2の entry2に何らかの関係がある場合に以下のような３項関係で表現している。 
database1:entry1 database2:entry2 original 
ここで第 3 項は２つのエントリー間の関係を表すリンクのタイプであり、例に挙げている original は
41
database1 の entry1 に database2 の entry2 へのリンクが記載されていたことを示す。平成 24 年度
は、従来から提供していた 3つのタイプ original、reverse（originalと逆向きのリンク）、equivalent
（異なるデータベース間で同じものを示すリンク）の最新データへの定期的な更新を行うとともに、





























KEGG OC (Ortholog Cluster) を開発してきた。OCは、ssearchのアミノ酸配列類似度を使った高速
クラスタリングアルゴリズムを用いており、平成 24年 2月現在で約 900万の遺伝子が含まれている。
平成 24年度は、新しいウェブインタフェースとして、キーワード検索の他に生物種分布の表示や類似





習を用いた遺伝子機能のネットワーク推定システム GENIES (Gene Network Inference Engine 
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